



























































































の水 1 L程度を直径 47 mm，孔径 0.22 μmのメンブレ
ンフィルターで吸引ろ過し，フィルターに捕集された試
料から DNA を抽出した。DNA 抽出は DNeasy Blood & 
Tissue Kit（QIAGEN）を用いて行い，方法はキット付属
のプロトコルに従った。微生物の系統解析に広く利用さ
れている 16S rRNA遺伝子を対象に，PCRで DNAを増幅
した。プライマーには先行研究と同様の細菌用のプライ
マー（10F/800Rのプライマーセット; 10F:5'-GTT TGA 
TCC TGG CTCA-3', 800R:5'-TAC CAG GGT ATC TAA TCC-
3'）に加えて，古細菌 DNA を対象としたプライマー
（340F/1000R のプライマーセット; 340F:5'-CCC TAY 























７ M, ホルムアミド 40％に相当）。 
DGGE 用の GC 配列を付加したプライマーセットを用い
て，PCR を行った。プライマー配列は既報に従った
（Forward primer; F984GC: 5'-cgc ccg ggg cgc gcc 
ccg ggc ggg gcg ggg gca cgg ggg gAA CGC GAA GAA 
CCT TAC-3', Reverse primer; R1378: 5'-CGG TGT GTA 
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